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体期，以及肠道组织样品。经过一系列转录组文库构建流程，利用 454 GS FLX 
Titanium 平台对 8 个杂色鲍转录组文库进行测序，共获得 366,991 条序列。利用
生物信息学方法对序列进行预处理、去冗余、拼接和 Scaffold 构建等过程，共得
到 35,415 个 Unigenes，其中 701 个 Scaffold，9,567 个 Contig 以及 25,147 个
Singleton；通过序列相似性比对，9,513（26.9%）条 Unigene 在 Swissprot 或 Nr
蛋白数据库中找到相似性序列。同时，本研究还开发集成了适用于小型试验室的
大规模 GO 注释生物信息学流程，通过对杂色鲍幼体转录组序列进行分析，发现
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